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1. 序論

Genomapleは海洋研究開発機構が開発した、ゲノムデー

タベースを検索するツールであり、データベースを検索

することで、モジュールに基づく生理・代謝機能の有無を

判定する。すなわち、ゲノム・メタゲノム配列から、様々

な環境に生息する微生物（群）が有する生理・代謝機能ポ

テンシャルを評価する解析システムである。本システム

は、2018年9月から、機構の所内向け大型計算機DAシス

テムに搭載したものを、webUIを提供することで外部に一

般公開していた。しかし、2021 年に機構で発生したセキ

ュリティインシデントによって公開中断という事態に陥

った。公開したGenomapleは、ブラウザからインターネッ

トを通じて使用可能という利便性により、公開から中断

まで 2 年半という短い期間にもかかわらず、46 カ国、約

400名超の研究者により月平均200件の利用があった。ま

た、Genomapleシステムの開発において発表された解析原

理に関する論文[1]、並びに解析システムの自動化や解析

例に関する論文[2]、さらにシステムの高速化に関する論

文[3]は、現在までに数多くの研究論文で引用されており、

ゲノム・メタゲノム研究者にとって、Genomapleが有用な

ツールであると世界的に認知されていることがわかる。

よって本課題では、Genomaple再公開と、さらに、地球シ

ミュレータ（ES4）のウェブアプリケーションのエンジン

化という新たな利用法の提示を目標とした。そのため、

ES4にGenomapleを移植して、Web関連システムを含めて

様々な改修を行った。その結果、2023年7月にGenomaple-

ES4として再び公開することが出来た。図1は、Genomaple-

ES4の、ゲノム・メタゲノム解析研究における役割の概念

図である。その後、Genomapleは開発モードから運用モー

ドに切り替わったが、残念ながらデータベースの使用に

関して問題が発生し、解決に至ることが出来なかった。そ

して、改修・改良を加えて再公開したGenomaple-ES4も、

2024年10月にサービスの提供を終了した。 

2. Genomapleの ES4への移植

本課題ではGenomapleを再公開するために、ES4へ移植

を実施したが、以下の二点を重要視した。 

1. ES4のGPU活用

2. セキュリティ強化

ES4はマルチアーキテクチャが特性であり、特にGPUの

活用が望まれる。そのため、CPUベースが基本であった

システムに GPU を効率的に利用するための機能を追加

開発した。その結果、データ処理速度は、DA システム

と比較して約 2 倍の高速化を達成し、また同時処理が

可能なデータ数の限界値も300万配列から1000万配列

と大幅に増加させることが出来た。Genomaple-ES4 は、

外部公開を前提としているため、セキュリティの強化

は最優先事項に当たる。そのため、まずユーザーのログ

インに対して二要素認証システムを導入することで不

正ログイン対策を行なった。またシステム構成として

中継サーバを導入して、Webシステムを搭載したフロン

トサーバと ES4 の間に設置することで、外部公開用領

域である DMZ と ES4 のネットワーク領域を完全に遮断

した。また各サーバの運用に関しても厳しい規制を行

なった。重要視した二点以外にも様々な改修を行い、特

にユーザーの利便性を高める機能の追加開発を実施し

た。例えば、システムに投入された各クエリ配列がどの

ような代謝・生物機能に関与するのかを、よりわかりや

すく整理するとともに、ユーザがそれらの関連データ

ファイルをダウンロード出来るようにした。UI につい

ても改修を行い、計算結果の表示も改良した。 

図1.Geomaple-ES4のゲノム・メタゲノム解析における

役割 

3. 再公開後の利用実績

前述の通り、Genomaple を ES4 に移植して、新たに

Genomaple-ES4として2023年7月に外部に一般公開した。
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再公開月の新規ユーザー数は約10人、その後も大体一月

あたり２〜5名の新規ユーザー登録があり、順調にユーザ

ー数は増加した。しかし、データベースに関する問題が発

覚して、2024 年 3 月に運用を一時中断した。再公開から

中断までの新規登録ユーザーは約40人、総ユーザー数は

約300人弱であった。ES4の定期メンテナンスなどが無か

った月の利用実績は約100〜140件であった。DAシステム

搭載時は約 400 名超ユーザーにより月平均 200 件の利用

があったが、セキュリティインシデントによる中断期間

中に非アクティブとなったユーザーを整理した結果、ユ

ーザーの総数が 100 名ほど減少したこと考慮すると、

Genomaple-ES4 の利用実績は DA 搭載時と遜色なく、サー

ビス利用に関しての需要は変わらなかったと考えられる。

2024 年 3 月に発生したデータベースの問題は解決が困難

であることがわかり、サービスの終了が決定された。既存

ユーザーに対しては、後処理や投稿論文対策のため、2024

年7月から10月まで期間限定で再公開した。この間にも、

新規利用希望者からの問い合わせがあり、また毎月約 30

から 80 件の利用があった。サービスは終了したものの、

ゲノム・メタゲノム研究者に取って需要のあるシステム

であったと考えられる。 

 

4. ES4の新たな活用法の提示 

残念ながらサービスは終了したGenomaple-ES4である

が、ES4をWebアプリケーションのバックエンドサーバと

して利用した初のシステムであった。すなわち ES4 の新

しい利用方法を提示したシステムと言える。一方で、ES4

をバックエンドサーバとして利用したことにより、シス

テム全体の構成は複雑化し、複数のネットワーク領域を

横断することになった。そのため、Genomaple-ES4は、挙

動が度々不安定になることがあり、その原因は残念なが

ら短い運用期間中に明らかにすることは出来なかった。

しかし、開発時、および運用時に蓄積した知見は、今後同

様に ES4 を Web アプリケーションのバックエンドとして

利用するシステムの開発に活かすことが可能である。 

 

5. Genomaple によるバイオサイエンスの発展への

貢献 

 DA システム上での稼働を含めると約 4 年弱公開された

Genomapleシステムを利用して、多くの研究成果が発表さ

れた（例えば[4-5]）。またGenomaple-ES4本体に関しても

2024年2月に出版された書籍 [6]に記事が掲載された。

運用を停止した Genomaple ではあるが、運用中の利用実

績から、その需要は失われておらず、自然環境や腸内環境

などのメタゲノム配列とメタゲノム配列から再構築され

た個別生物種のゲノム配列解析や比較解析には必要なシ

ステムであると考えられる。Genomaple は 100 万リード

を超えるショットガンメタゲノム配列、個別ゲノム、MAG

（metagenome assembled genomes）の機能解析を可能に

するシステムであったが、後者の個別ゲノムと MAG の機

能解析について、Genomapleを利用した解析システムが国

立研究開発法人基礎生物学研究所により開発された[7]。

このことからも、本システムのバイオサイエンスにおけ

る重要性が示唆される。短い期間ではあったが、

Genomaple-ES4によるゲノム・メタゲノム解析は、バイオ

サイエンスの発展に貢献したと考えられる。 
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